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I 
 
摘 要 
本研究利用 SSR 分子标记技术，以海南三亚河口、湛江特呈岛和泉州洛阳
桥三个地区的白骨壤(Avicennia marina)种群为研究对象，比较分析三个白骨壤种
群的遗传多样性、种群之间的遗传分化和繁育系统模式(包括花粉流、异交率和
种子流)。主要结果为： 
1、10 对核基因组 SSR 引物在 742 个个体检测到 58 个等位基因位点。每个
引物扩增等位基因数在 5-9 个之间，平均 5.8 个。三个地区种群共出现了 15 个私
有等位基因位点，在等位基因水平上已发现较大的分化与遗传距离。 
2、湛江白骨壤种群遗传多样性水平最高，其 Shannon 多样性指数 I=1.206；
其次是三亚种群(I=1.029)，最低的是泉州白骨壤的遗传多样性(I=0.998)。 
3、对三个种群之间遗传距离进行研究，结果表明，经过长期的演化或进化，
三个种群之间的遗传分化非常显著 (P＜0.01)，但发现种群之间互有少量基因交
流现象。利用 2 对 CP-SSR 引物，对三个种群个体进行叶绿体基因组单倍型的研
究，证明三个种群之间有繁殖体的交流，此现象可能是由繁殖体随洋流漂流产生
的。 
4、三亚的白骨壤有效花粉平均传播距离是 41.7 m，湛江白骨壤平均有效花
粉传播距离仅为 27.0 m，泉州地区平均有效花粉传播距离为 31.9 m。通过混合交
配模型计算的异交率表明湛江种群异交率最高，为 0.911，三亚种群的异交率为
0.876，泉州地区异交率最低，为 0.730。 
5、研究三个种群的种子流发现：泉州地区白骨壤种群没有种子流。种群密
度低的三亚地区有效种子传播距离较远，平均 42.7 m。湛江白骨壤种群密度较高，
繁殖体不容易被水流带到很远的位置，因此繁殖体平均扩散距离只有 20.6 米。 
本研究揭示了三亚、湛江、泉州白骨壤种群之间在遗传多样性、繁育系统等
方面的分化模式。在三个白骨壤种群中，湛江种群拥有良好的年龄结构、更高的
异交率都有利于使其拥有更高的遗传多样性水平，进而得到更大的种群竞争力。
而泉州种群异交率低、年龄结构单一，加剧了遗传多样性的减少，进而使其种群
竞争力的减弱。 
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Abstract 
     This study is about Avicennia marina populaitons in Hainan Sanya River, 
Zhangjiang Techeng Island and Quanzhou Luoyang Bridge using SSR markers.We 
analysis and compare the genetic diversity,genetic differentiation,genetic distance and 
mating system(including pollen flow,outcrossing rate and seed flow) between three 
study populations.Here are the results: 
(1)  58 alleles were found in 742 individules using 10 nuclear genome SSR 
primers.The number of alleles per primer was 5~9, with an average of 5.8. There were 
15 private alleles in the populations of three regions which had experienced long term 
evolution. Highly differentiated were found in allele level. 
(2)  Genetic diversity of Avicennia marina population in Zhanjiang is the highest, 
Shannon index is 1.206.then Sanya population is 1.029 and the lowest is Quanzhou 
population which Shannon index is 0.998.  
(3)  Study on genetic distance between three populations and we found significant 
differentiation (P < 0.01) between three populations after long evolution. And there 
were few gene exchange between them.Haplotypes study on three populations using 
two pairs of CP-SSR primers showed that gene exchanges were caused by the 
propagules'spread along with the ocean currents. 
(4)  The mean effective pollen dispersal distance of Sanya Avicennia marina was 
41.7 m, and Zhanjiang Avicennia marina was only 27.0 m.The mean effective pollen 
dispersal distance in Quanzhou was only 31.9 m due to self-fertilization.The 
outcrossing rate in Quanzhou area was the lowest (0.730) which calculated by 
mixed-mating-model and Zhanjiang was highest (0.911), Sanya was 0.876. 
(5)  The results of the seed flow study showed that and there was no seed flow in 
Quanzhou and  the mean effect seed flow distance of Sanya population was 42.7 m 
due to low density.The mean distance of Zhanjiang population was only 20.6 m due to 
high density and the propagules which chouldn't diffuse far along with currents. 
    This study revealed the differentiations of genetic diversity,mating system and 
various aspects between Avicennia marina populaitons in three areas and the 
significant genetic distance was found. Zhanjiang populaiton would have a higher 
level of genetic diversity due to its well age structure and higher outcrossing rate, 
A.marina populaiton in Zhanjiang would get greater population competitiveness.The 
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low outcrossing rate and single age structure of Sanya population would contribute to 
a lower level of genetic diversity and losing of population competitiveness. 
 
Key words: Avicennia marina; SSR; Pollen flow; Seed flow; Genetic differentiation
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第一章 前言 
1 
 
1 前言 
1.1 DNA 分子标记技术及其应用 
1.1.1 DNA 分子标记技术的发展史 
DNA 分子标记是指存在于不同的生物个体或物种种群基因组序列中的一些
DNA 分子片段，它们能够反映出这些个体或种群之间基因水平上的差异特征[1]。 
伴随着分子生物学的快速发展和推陈出新，DNA 分子标记技术也更为先进
及实用。从早期的表观遗传变异等遗传标记，到等位酶技术的出现，使得人们可
以利用物种间编码蛋白质位点上的变异特性和多态性进行遗传学的相关研究[2]，
但等位酶技术所反映出的同一物种的不同种群之间的遗传分化水平不足，使得当
时的分子标记技术应用受到限制[3]。上世纪 70 年代 Grozdicker 等人创新地利用
经过限制性内切酶酶切后的 DNA 片段的差异性来鉴定温度敏感表型的腺病毒染
色体突变，从而发明了第一代DNA分子标记法——限制性片段多态性标记。DNA
分子标记法更高的多态性和灵敏度为检测遗传变异的相关研究开启了新的时代；
随后 PCR 技术的出现改变了遗传进化学研究的格局[4]，人们可以利用少量的
DNA 进行大量扩增，从而个体可以在不被破坏的前提下进行样品采集微卫星位
点，其中简单重复序列的发现标志着第二代 DNA 分子标记技术的建立，RAPD、
AFLP 等基于 PCR 的分子标记方法也相继出现；进入 21 世纪，全自动高通量的
测序仪的诞生使得人类可以直接测定基因组的全序列信息，进而通过检测单核苷
酸位点水平上的变异多态性反映不同物种或种群间的基因差异(SNPs)[5]。 
DNA 分子标记技术被广泛应用于遗传生态学的众多领域，随着分子生物学
相关理论和技术的迅猛进步，DNA 提取流程的标准化、电泳片段结果分析的全
自动化、数据处理的信息化将不断加速未来 DNA 分子标记技术的演化，其在遗
传图谱的构建、基因定位、基因克隆、物种亲缘关系鉴别及人类致病基因的诊断
分析等生物医学领域的应用充满前景[6,7]。 
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